动 物 学 研究 2010, Oct.31(S): 461—468 CN 53-1040/Q ISSN 0254-5853 
Zoological Research DOI: 10.3724/SP.J.1141.2010.05461 


白 颈 长 尾 稚 微 卫星 多 态 性 的 遗传 学 分 析 


林 芳 君 ， PF, J + 


(浙江 大 学 生命 科学 学 院 ; 濒危 野生 动 植物 保护 生物 学 教育 部 重点 实验 室 ， 浙 江 杭州 ”310058) 






















































































摘要 : 采用 7 个 微 卫 星 位 点 遗传 标记 ， 对 白人 颈 长 尾 稚 (Syrnaticus ellioti) 4 个 地 理 种 群 105 个 个 体 进行 了 种 
群 遗传 分 析 。 研 究 发 现 4 个 地 理 种 群 均 偏离 Hardy-Weinberg 平衡 ， 共 检测 到 62 个 等 位 基因 ， 平 均等 位 基因 数目 
24 8.86; 大 多 数 微 卫星 位 点 的 观察 杂 合 度 值 较 低 ， 平均 为 0.5304， 要 明显 低 于 期 望 杂 合 度 。7 个 位 点 的 多 态 信息 含 
量 为 0.$49 一 0.860， 平 均 为 0.712。 用 无 限 等 位 基因 模型 、 逐 步 突变 模型 和 双 相 突变 模型 对 4 个 地 理 种 群 的 种 群 瓶 
颈 效 应 检测 ， 发 现 各 种 群 近期 内 都 经 历 过 瓶颈 效应 的 影响 。 地 理 种 群 之 间 的 Fst 值 表明 ， 贵 州 与 湖南 地 理 种 群 间 
的 分 化 达到 了 极 显著 水 平 (P<0.001); 由 Nei 氏 的 无 偏 遗传 距离 所 构建 的 邻接 树 显示 ， 贵 州 地理 种 群 与 湖南 地 理 种 
群 的 遗传 关系 较 远 。 微 卫星 对 不 同 地 理 种 群 的 分 层 分 子 变 异 分 析 〈 贵 州 地理 种 群 对 其 他 地 理 种 群 ) 发 现 : 来 自 地 
理 种 群 间 和 组 群 间 的 遗传 变异 量 相对 较 小 ; 而 同一 地 理 种 群 内 个 体 之 间 的 变异 量 较 大 (92.84%)， 且 达到 显著 水 平 。 
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Genetic analysis of microsatellite polymorphism in the Elliot’s 
Pheasant (Syrmaticus ellioti) in China 
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(Key Laboratory of Conservation Biology for Endangered Wildlife, Ministry of Education; College of Life Sciences, 


Zhejiang University, Hangzhou 310058, China) 


Abstract: In this study, we reported the population genetic analyses in the Elliot’s Pheasant (Syrnaticus ellioti) 
using seven polymorphism microsatellite loci based on 105 individuals from 4 geographical populations. Departures from 
Hardy-Weinberg equilibrium were found in four geographical populations. The average number of alleles was 8.86, with 
a total of 62 alleles across 7 loci; observed heterozygosity (Ho) was generally low and the average number was 0.504. For 
the seven microsatellite loci, the polymorphism information content ranged from 0.549 to 0.860, with an average number 
0.712. Population bottlenecks of the four geographical populations were tested by infinite allele mutation model, 
step-wise mutation model and two-phase mutation model, which found that each population had experienced bottleneck 
effect during the recent period. Fs analysis across all geographical populations indicated that the genetic differentiaton 
between the Guizhou geographical population and the Hunan geographical population was highly significant (P«0.001), a 
finding supported by the far genetic relationship showed by the neighbor-joining tree of four geographical populations 
based on Nei's unbiased genetic distances. Using hierarchical analysis of molecular variance (Guizhou geographical 
population relative to all others pooled), we found a low level of the genetic variation among geographical populations 
and that between groups. However, differences among populations relative to the total sample explained most of the 
genetic variance (92.84%), which was significant. 


Key words: Elliot's Pheasant; Microsatellite; Genetic diversity; Genetic structure; Population bottleneck effect 











人 颈 长 尾 稚 CSyrnaticus ellioti) 是 我 国 特有 的 2009)， 主 要 分 布 于 江西 、 安 徽 责 部、 浙江、 福建 、 
家 一 级 重点 保护 动物 和 世界 易 危 物种 CIUCN, 广东 、 广西 ,湖南 、 贵州 和 湖北 等 地 (Delacour, 1977; 
























































收 稿 日 期 : 2010-01-25; 接受 日 期 2010-08-03 

基金 项 目 : 国家 自然 科学 基金 〈30470232); 中 央 高 校 基本 科研 业务 费 专项 资金 
“通讯 作者 (Corresponding author), E-mail: dingping@zju.edu.cn 

第 一 作者 简介 : 林 芳 君 ， 女 ， 硕 士 研究 生 ， 主 要 从 事 动物 分 子 生 态 学 研究 

































































462 动 物 学 


Ding & Zhuge, 1989; Li, 1996; Ding, 1998; Birdlife 
International, 2009)， 为 典型 的 东洋 界 华中 区 东部 丘 
陵 平原 亚 区 种 类 (Zhang，1979)。 该 稚 较 多 栖息 于 
海拔 300 一 1 000 m 的 山地 及 山谷 间 的 丛林 中 , d 
林 和 和 针 叶 阔 叶 混 交 林 是 该 稚 适宜 的 栖息 场所 (Ding 
& Zhuge, 1989)。 由 于 长 期 的 森林 砍伐 、 烧 山 暴 殖 
和 农业 侵占 等 人 类 活动 ， 以 及 盲目 猎 杀 等 因子 的 胁 
H, AKEE MAA EAER, A 
段 化 及 退化 (Ding et al, 2000; Birdlife International, 
2009). 
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于 母系 遗传 的 线粒体 DNA， 微 卫星 是 双亲 遗传 的 ， 
能 够 更 加 全 面 地 反映 物种 的 遗传 结构 。 由 于 微 卫星 
的 进化 速率 比 线粒体 DNA Tt (Balloux & 
Lugon-Moulin, 2002)， 所 以 微 卫 星 提 供 的 主要 是 物 
种 经 历 近期 事件 后 的 种 群 遗 传 结构 , 而 线粒体 DNA. 
则 反映 远 期 事件 所 导致 的 遗传 变异 及 基因 流 状 况 
(Wan et al, 2004 )。 
多 态 的 微 卫 星 DNA 有 着 丰富 的 遗传 信息 ， 在 
某 种 程度 上 比 线粒体 DNA 能 够 更 好 地 解决 物种 的 
遗传 结构 问题 (Goudet et al, 1996)。 因 此 ， 在 本 研 






































































































































20 世纪 80 年 代 以 来 ， 国 内 学 者 不 仅 对 白 颈 长 
尾 稚 开展 了 不 少 涉及 其 形态 、 分 布 、 活 动 规律 、 生 
活 习 性 、 繁 殖 习 性 、 栖 息 地 特征 与 选择 机 制 等 方面 
的 野外 生态 学 研究 (Ding & Zhuge, 1988, 1989; Ding, 
1998; Ding et al, 1990, 1996, 1998, 2000, 2001, 2002; 
Shi & Zheng, 1995, 1997; Peng & Ding, 2005; Cai et 
al, 2007; Xu et al, 2007); 而 且 还 在 线粒体 DNA 水 
平 上 ， 对 和 白 颈 长 尾 众 的 遗传 多 样 性 、 种 群 间 的 遗传 
结构 和 基因 流 等 参数 进行 测定 ,分 析 栖 息 地 面积 形 
失 、 片 段 化 、 人 为 干扰 和 遗传 等 效应 对 白 颈 长 尾 扒 
种 群 的 影响 ， 进 而 更 加 系统 地 了 解 白 颈 长 尾 挫 种 群 
的 质量 现状 〈Jiang et al, 2005a, 2005b, 2007). 

微 卫 星 DNA 是 以 1 一 6bp 的 核心 序列 成 串联 重 
复 分 布 于 整个 基因 组 中 的 高 度 重 复 序列 ， 广 泛 分 布 
于 真 核 生 物 之 中 。 近 20 年 来 ， 由 于 微 卫星 具有 分 
布 广 、 信 息 含 量 大 、 多 态 性 高 、 共 显 性 备 德 尔 式 遗 
传 、 多 等 位 基因 、 扩 增 结果 的 重 现 性 高 、 稳 定 可 靠 
等 优点 (Estoup & Angers, 1998)， 被 认为 是 分 析 种 
和 群 遗 传 结构 最 常用 的 分 子 标 记 ， 广 泛 应 用 于 物种 的 
种 群 遗 传 学 研究 中 (Nesje et al, 2000; Burns et al, 
2004; Beacham et al, 2006; Wang et al, 2009)。 相 比 















































































































































































































































TP, SOVRUW IC HAÉ A) T bi 2H AKERE 
群 的 遗传 多 样 性 与 遗传 结构 ， 与 线粒体 DNA 检测 
结果 做 一 定 比较 ， 以 期 更 加 全 面 深 入 地 了 解 白 颈 长 
尾 稚 的 质量 现状 ， 为 该 物种 的 保护 与 管理 提供 科学 
的 指导 意义 。 


1 材料 与 方法 


1.1 实验 材料 

本 研究 所 采用 的 105 份 样品 分 别 来 自 于 安徽 、 
浙江 、 江 西 、 福 建 、 湖 南 、 和 贵州 等 6 个 省 Giang 
et al, 2007), 其 中 53 个 样品 己 用 于 白 贷 长 尾 稚 微 卫 
星 引 物 多 态 性 的 检测 Jiang et al, 2006)。 由 于 浙江 、 
安徽 和 江西 三 个 省 所 采集 的 样品 在 三 省 交界 的 古 
田山 及 其 邻近 区 域内 ， 因 此 将 这 三 个 省 的 样品 作为 
一 个 地 理 种 群 ， 并 称 为 古田 山地 理 种 群 。 具 体 样品 
信息 见 表 1. 
12 ”实验 方法 
1.2.1 DNA 提取 AH DNA 的 提取 采用 标准 蛋 
白 酶 和 酚 - 氧 仿 抽 提 法 〈Sambrook et al, 1989). 
1.2.0. PCR 扩 增 及 变性 聚 丙 烯 酰胺 凝 胶 电泳 7 个 
多 态 的 微 卫星 引物 (SE02、SE03、SE04、SE05、 








































































































































































































表 1 白 颈 长 尾 难 微 卫星 样品 信息 总 ; 


Tab.1 Summary information on the samples of Elliot's Pheasant used in the microsatellite analysis 































































































采样 地 Site 数目 No. 来 源 Resource 时 间 Sampling time 
湖南 (HN) 20 样 1998—2002 
古田 山 (GT) ”安徽 2 标本 2002—2007 
江西 8 样 、 个 体 、 内 脏 2004—2005 
浙江 6 标本 、 血 样 、 肌 肉 2000 一 2003 
福建 FD 27 皮 张 2004—2005 
贵州 《GZ) 42 样 、 肌 肉 2002 一 2007 












































总 计 Total 4 105 
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SE06、SE07 和 SE08) 被 用 来 进行 微 卫星 位 点 扩 增 
(Jiang et al, 2006)。PCR 反 应 体系 为 10 uL, 包括 1 
pmol 5' 端 标记 的 M13+3 引 | 物 (IRD700, Infrared Dye 
Primer), 1 pmol 的 引物 、10 mmol/L Tris-HCl. 50 
mmol/L KCl. 2.0 mmol/L MgCl, 150 umol/L dNTP 
和 IU Taq DNAR AM (TaKaRa). PCR RME 
PTC-200 型 的 DNA 扩 增 仪 上 进行 :反应 体系 在 95€ 
预 变性 5 min; 进入 30 个 循环 的 94C 变 性 SO s, 在 
各 引物 的 最 佳 退火 温度 (Giang et al, 2006) 退火 1 
min 20 s, 72C 延 伸 1 min 20 s; 最 后 在 72'C 延 伸 10 
min。PCR 产 物 以 50 —350 bp 的 IRD700 为 标准 物 ， 
经 6.5% 的 变性 聚 丙 烯 酰胺 凝 胶 电 泳 分 离 。 反 应 在 
LI-COR 4200 自动 测序 仪 上 进行 ， 凝 股 图 像 采 用 
SAGA-GT 软 件 分 析 。 每 对 引物 重复 跑 胶 6 次 , 以 确 
保 结果 的 可 靠 性 。 
13 数据 统计 分 析 
微 卫星 基因 型 的 哈 迪 - 温 伯 格 (Hardy-Weinbe- 
rg) 平衡 检测 在 GENEPOP 3.4 (Raymond & Rousset, 
1995) 上 完成 。 用 Cervus2.0 (Marshall et al, 1998) 
计算 各 地 理 种 群 等 位 基因 的 数目 (N,)、 期 望 杂 合 
BE (Hs) 和 观察 杂 合 度 (Ho) 以 及 多 态 信息 含量 
(polymorphism information content，PIC )。 根 据 各 
位 点 的 等 位 基因 频率 ， 用 软件 Bottleneck1.2.02 
(Cornuet & Luikart, 1996; Piry et al, 1999) 检测 地 

















































































































































































































MEGA4.0 来 构建 系统 发 生 树 邻接 树 

(neighbor-joining tree )。 由 于 本 实验 的 4 个 地 理 种 
群 可 分 为 2 个 组 群 ， 即 贵州 地 理 种 群 (GZ) 为 一 个 
组 群 ， 古 田山 (GT)、 湖 南 CN) MAE (FJ) 3 
个 地 理 种 群集 合 为 男 一 组 群 (Jiang et al, 2007)， 故 我 
们 采用 分 子 变 异 分 析 方 法 Canalysis of molecular 
variance; AMOVAO 分 别 对 2 个 组 群 之 间 、4 个 地 
理 种 群 之 间 ， 以 及 所 有 个 体 之 间 的 遗传 变异 进行 分 
层 分 析 。 AMOVA 在 软件 Arlequin3.11(Excoffier et al, 
2005) 上 完成 。 


2 结 R 


2. Hardy-Weinberg 平衡 及 遗传 多 样 性 

白 颈 长 尾 稚 各 地 理 种 群 强烈 地 偏离 了 
Hardy-Weinberg 平 衡 。 28 次 Hardy-Weinberg 平 衡 检 
M (7 个 微 卫 星 位 点 分 别 在 4 个 地 理 种 群 上 进行 分 
析 ) 发 现 : 只 有 32.1% (9/280 的 检测 为 无 显著 ， 
除 此 之 外 28.6%(8/28) 为 显著 (P<0.05),39.3(11/28) 
为 极 显著 (P<0.01)。 把 4 个 地 理 种 群 作为 一 个 总 的 
种 群 进行 处 理 时 ， 检 测 到 SE06 和 SE07 这 两 个 位 点 
著 (P«0.05) 偏离 ， 而 其 他 5 个 微 卫星 位 点 都 极 
其 显著 地 偏离 Hardy-Weinberg 平 衡 (P<0.01)。 在 总 
样本 中 ， 总 共 检 测 到 62 个 等 位 基因 ， 等 位 基因 数 
目 从 6 个 (SE03) 到 11 个 〈SE05 和 SE06) 不 等 ， 
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理 种 群 的 瓶颈 效应 。Bottleneck 软 件 运 用 了 如 下 原 
理 : 在 一 个 理想 种 群 内 部 ， 选 择 中 性 的 等 位 基因 数 
比 基 因 多 样 性 (或 观察 杂 合 度 ) 减少 得 更 快 ， 所 以 ， 
对 于 一 个 近期 经 历 过 种 群 瓶颈 效应 的 种 群 来 说 ， 会 
HH 现 杂 合 度 过 剩 的 现象 (Maruyama & Fuerst, 
985)。 为 了 结果 的 可 靠 性 ， 在 种 群 瓶颈 效应 检测 





















































平均 等 位 基因 数目 为 8.86 ( 表 20. 在 4 个 地 理 种 群 
中 ， 具 有 最 高 平均 等 位 基因 数目 的 是 贵州 地 理 种 
群 ， 而 湖南 地 理 种 群 的 平均 等 位 基因 数量 最 少 

(5.00)。 白 贷 长 尾 稚 的 观察 杂 合 度 相 对 较 低 ， 从 
SE02 位 点 的 0.261 到 SE06 位 点 的 0.782。 从 表 3 可 
看 出 ， 大 多 数 微 卫星 位 点 的 观察 杂 合 度 要 明显 低 于 




























































































中 ， 运 用 该 软件 所 提供 的 3 种 突变 模型 : 无 限 等 位 





























期 望 杂 合 度 。 其 中 ， 十 田山 地 理 种 群 的 期 望 杂 合 度 




















基因 模型 (infinite allele model, IAM), BERE 




















相对 较 高 (He=0.764); 而 湖南 和 贵州 地 理 种 群 的 





HERES, 4) 347g 0.685 和 0.686。7 个 位 点 





模型 (stepwise mutation model, SMM) 和 双 相 突变 
模型 (two-phased mutation model, TPM). REE 
过 剩 是 否 显 著 采 用 Wilcoxon 符 号 秩 次 检测 

(Wilcoxon sign-rank test) XÆ (two-tailed) fy 
测 法 (Cornuet & Luikart, 1996). 

地 理 种群 间 的 配对 分 析 及 Fy 值 的 计算 在 
Arlequin3.11 (Excoffier et al, 2005) 上 完成 ， 结 果 
显著 性 用 排列 测验 法 (Permutation test) 检测 ， 重 
复 10 100 次 。 用 POPGENE3.2 软件 (Yeh et al, 2000) 
计算 Nei 氏 的 无 偏 遗 传 距离 Nei, 1972), 重复 1 000 
次 。 根 据 各 地 理 种 群 之 间 的 遗传 距离 ， 使 用 
















































































的 多 态 信息 含 量 如 表 3 所 示 。 PIC 最 高 的 是 SE06， 
J 0.860; 而 SE02 的 PIC 最 低 ， 只 有 0.549. 
2.2 ”种 群 瓶 颈 效应 检测 
基于 IAM, TPM 和 SMM 三 种 不 同 的 假设 , 湖 
南 、 贵 州 、 古 田山 以 及 福建 4 个 地 理 种 群 的 瓶颈 效 
应 检测 如 表 4 所 示 。 在 IAM 模型 的 假设 下 ， 湖 南 
地 理 种 群 和 福建 地 理 种 群 都 表现 出 显著 的 杂 合 度 
过 剩 (P<0.05), 而 古田 山地 理 种 群 达 到 极 显著 水 平 
(P<0.01); Æ TPM 模型 假设 下 ， 只 有 古田 山地 理 
种 群 达到 极 显 著 水 平 (P<0.01); 在 SMM 模型 假设 
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下 ， 也 只 有 贵州 地 理 种 群 出 现 杂 合 度 过 剩 ， 结 果 显 ”5)， 只 有 湖南 和 贵州 地 理 种 群 之 间 出 现 了 明显 的 分 
著 (P<0.05)。 在 三 种 模型 的 假设 下 ， 湖 南 、 贵 州 、 化 (P<0.001)。 基 于 群体 间 Nei 氏 无 偏 遗 传 距离 CX 
古田 山 以 及 福建 4 个 地 理 种 群 都 有 不 同 程度 的 杂 合 ”5) 所 构建 的 邻接 树 (图 DO 表明 : 福建 地 理 种 群 与 




















































































































度 过 剩 现象 ， 由 此 可 见 ，4 个 地 理 种 群 在 近期 内 都 HUE 3 个 地 理 种 群 间 的 遗传 距离 较 远 ;贵州 地 理 种 

经 历 过 瓶颈 效应 的 影响 。 群 与 古田 山地 理 种 群 之 间 的 遗传 距离 最 小 ， 有 着 较 

23 ”遗传 结构 近 的 系统 发 生 关系 ; 湖南 地 理 种 群 与 贵州 、 古 田山 
各 地 理 种 群 的 配对 遗传 分 化 值 CO. 显示 ( 表 ”地 理 种 群 的 遗传 距离 相近 。 

















表 2 白 颈 长 尾 稚 各 地 理 种 群 、 各 位 点 的 等 位 基因 数目 


Tab.2 Allele diversity for 7 microsatellite loci in the four geographical populations of Elliot's Pheasant 


各 地 理 种 群 内 的 等 位 基因 数量 








微 卫 星 位 点 等 位 基因 片段 长 度 范围 Na within each geographical population 等 位 基因 数量 
Loci Range of allele sizes Na 
HN GZ GT FJ 
SE02 202 一 230 2 6 3 4 v 
SE03 266—276 6 5 4 6 6 
SE04 168—185 6 9 4 7 9 
SE05 263—287 7 7 8 8 11 
SE06 299 一 327 5 10 8 8 1 
SE07 196—225 5 7 5 3 8 
SEO8 300 一 345 4 7 7 8 10 
平均 值 Mean 5.00 7.29 5.57 6.29 8.86 


表 3 白 颈 长 尾 稚 杂 合 度 〈 石 ) 和 多 态 信息 含量 (PIC) 
Tab.3 Heterozygosity and polymorphism information content in Elliot’s Pheasant 











多 态 信 息 含量 杂 合 度 " 
4 pes i 25 各 地 理 种 群 内 的 杂 合 上 度 Heterozygosity within each geographical population 
"à Mais eterozygosit 
微 卫 星 位 点 —! 
i Polymorphism HN GZ GT FJ 
Loci . f 
information Ho Hg 
Ho He Ho Hg Ho Hg Ho Hg 
content 
SE02 0.549 0.261 0.618 0.222 0.457 0.286 0.551 0.429 0.638 0.111 0.770 
SE03 0.584 0.269 0.641 0.250 0.576 0.214 0.572 0.455 0.654 0.300 0.780 
SE04 0.833 0.411 0.856 0.583 0.790 0.350 0.823 0.500 0.750 0.385 0.754 
SE05 0.740 0.461 0.767 0.434 0.813 0.415 0.592 0.667 0.862 0.412 0.820 
SE06 0.860 0.782 0.878 0.800 0.730 0.810 0.876 0.938 0.887 0.609 0.812 
SE07 0.680 0.607 0.719 0.579 0.698 0.610 0.652 0.727 0.758 0.556 0.567 
SE08 0.735 0.737 0.767 0.850 0.730 0.786 0.738 0.923 0.800 0.458 0.767 
平均 值 Mean 0.712 0.504 0.749 0.531 0.685 0.496 0.686 0.663 0.764 0.404 0.753 


表 4 ” 白 颈 长 尾 锥 4 个 地 理 种 群 瓶 颈 效 应 检测 统计 


Tab.4 Population bottleneck analyses in four geographical populations of Elliot's Pheasant 








地 理 种 群 样品 数 杂 合 度 过 剩 位 点 数 P {Ë 
Geographical - ; Loci with an excess P-value 
f Sample size 

population IAM TPM SMM IAM TPM SMM 
HN 20 6 6 5 0.016" 0.297 0.375 
GZ 42 5 3 1 0.078 0.813 0.039" 
GUTIAN 16 7 7 5 0.008" 0.008" 0.054 
FJ 27 6 5 3 0.016" 0.078 0.813 


"P«0.05; "P«0.01. 
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- 其 基因 频率 及 基因 型 频率 是 保持 不 变 的 。 导 致 物种 
GT 偏离 Hardy-Weinberg 平衡 的 主要 原因 有 : 群体 小 、 
HN 近亲 交配 、 等 位 基因 突变 、 无 效 等 位 基因 、 动 物 迁 
id 徙 等 (Hartl & Clark, 1997)。 本 研究 的 结果 显示 ，4 
bum toS na oo. oa. oa tun o 个 地 理 种 群 在 大 部 分 位 点 上 都 严重 偏离 

















Hardy-Weinberg 平衡 ， 存 在 显著 和 极 显著 现象 。 近 


































































































图 1 基于 群体 间 Neis 无 偏 遗 传 距离 所 构建 的 邻接 树 儿 年 来 ， 由 于 栖息 地 片段 化 ， 白 颈 长 尾 稚 的 整体 数 

Fig.1 Neighbor-joining tree of 4 geographical 量 在 下 降 。 在 一 些 调查 地 区 所 获得 的 种 群 数 量 的 记 
populations based on Nei’s unbiased d b d io OTE js A ; 

genetic distances 述 ， 和 白人 颈 长 尾 扒 的 种 群 相对 密度 非常 低 ( Ding & 








Zhuge, 19890. DJ. Fs FE REIR RIR AE 
地 理 种 群 的 分 层 分 析 能 让 我 们 更 加 清晰 地 了 相对 比较 小 ， 进 而 导致 个 体 间 可 能 出 现 一 定 的 近亲 
解 遗 传 变 异 发 生 的 主要 来 源 CR 6)。AMOVA 分 析 ”繁殖 ， 最 终 导致 了 种 群 偏离 Hardy-Weinberg 平衡 。 
结果 显示 : 组 群 之 间 的 遗传 变异 较 小 , 仅 为 1.56%， ” 另 一 方面 ,已 有 研究 发 现 白 颈 长 尾 稚 存 在 一 定 的 扩 
差异 不 显著 ; 组 群 内 各 地 理 种 群 的 遗传 变异 略微 大 MIZ (Li, 1985; Shi & Zheng, 1995; Peng & Ding, 
些 ， 为 5.60%， 差 异 也 不 显著 ; 但 是 ， 地 理 种 群 内 ”2005 )。 动 物 的 迁移 扩散 将 促进 地 理 种 群 间 的 基因 
































































































































































































































个 体 之 间 的 遗传 变异 觉 达到 92.84%， 差 异 显著 。 交流， 也 可 能 是 导致 平衡 偏离 的 原因 之 一 。 
eh 在 检测 物种 遗传 变异 大 小 时 ， 遗传 杂 合 度 H) 
3 W i 和 多 态 信息 含量 PIO 是 主要 的 指标 。 杂 合 度 即 
3.1 Hardy-Weinberg 平衡 及 白 颈 长 尾 稚 地 理 种 群 ”基因 多 态 性 ， 它 反映 了 群体 在 各 个 位 点 上 的 遗传 和 
遗传 多 样 性 变异 (Niu et al, 2002)。 在 本 研究 中 ， 我 们 得 到 和 白 








当 一 个 物种 处 于 Hardy-Weinberg 平衡 状态 时 ， 颈 长 尾 稚 的 平均 期 望 杂 合 度 为 0.722， 高 于 其 相近 
表 5 各 种 群 间 遗 传 分 化 〈Fst， 左 下 方 ) 和 各 种 群 间 Nei 氏 无 偏 遗 传 距离 〈 右 上方) 


Tab.5 Estimates of pairwise Fst values (lower-left matrix)? and Nei's unbiased genetic distance (upper-right matrix) 





HN GZ GT FJ 
HN 0.240 0.224 0.311 
GZ 0135 0.153 0.286 
GT 0.051 0.070 0.247 
FJ 0.084 0.004 0.053 


""P«0.001 (permutations-10 100). 


表 6 白 颈 长 尾 稚 的 分 子 变异 分 析 
Tab.6 AMOVA analyses for Elliot's Pheasnat 




















变异 来 源 Source of variation 变异 度 Variability (96) 
组 群 间 Among groups 1.56 
组 群 内 各 地 理 种 群 间 Among geographical populations within groups 5.60 
地 理 种 群 内 个 体 之 间 Among individuals within geographical populations 92.84 
Fecr 0.016 
Fsc 0.057 
Fsr 0.070” 





For: 组 群 间 遗传 分 化 的 变异 量 ，Fsc: 组 群 内 各 地 理 种 群 间 的 变异 量 ，Fsr: 地 理 种 群 内 个 体 间 的 变 
异 量 。” P<0.001 (10、100 次 排列 重复 )。 


Fcr: amount of genetic variation attributable to genetic differentiation among groups; Fsc: that among 





geographical populations within groups; Fsr: that among geographical populations relative to the total 


sample. * indicate significance at P«0.001(10,100 permutations). 
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的 受 胁 物种 白 冠 长 尾 稚 Syrmaticus reevesii 的 平均 期 
望 杂 合 度 (He=0.390-0.776, Wang et al, 2009); 同样 
也 高 于 其 他 濒危 鸟 类 ， 如 游 集 Falco peregrinus 
CHg-0.51, Nesje et al, 20000. TJI, E15: FEE 
的 遗传 多 样 性 总 体 水 平 较 高 。 该 结果 与 白 贷 长 尾 众 
线粒体 DNA 的 高 多 态 性 (Jiang et al, 2007) 是 相符 
合 的 。 一 般 认为 ， 在 一 个 群体 中 ， 当 某 位 点 的 PIC 
大 于 0.5 时 ， 该 位 点 是 高 度 多 态 位 点 ，PIC 在 0.25 
与 0.5 之 间 为 中 度 多 态 位 点 ， 而 小 于 0.25 则 为 低 多 
态 位 点 (Niu et al, 2001)。 根 据 该 标准 ， 白 颈 长 尾 
稚 的 各 微 卫 星 位 点 的 多 态 信 息 含量 普遍 较 高 ， 都 在 
0.5 以 上 ， 为 高 度 多 态 位 点 ,平均 PIC 为 0.712。H 和 
PIC 信息 都 显示 和 白 颈 长 尾 挫 是 一 个 遗传 多 样 性 较 丰 
富 的 群体 。 
3.2” 白 颈 长 尾 稚 各 地 理 种 群 的 瓶颈 效应 

当 一 个 种 群 的 有 效 种 群 数量 减少 时 ， 该 种 群 多 
态 位 点 的 等 位 基因 数量 和 基因 多 样 性 ( 杂 合 度 ) 都 
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3.3 ”和 白 颈 长 尾 难 地 理 种 群 遗 传 结构 及 遗传 分 化 

种 群 的 遗传 分 化 系数 Fst) 是 反映 各 种 群 间 遗 
传 分 化 程度 的 重要 指标 。 本 实验 按照 Fisher’s 确 切 性 
检验 所 得 只 有 贵州 和 湖南 地 理 种 群 之 间 的 分 化 达 
到 了 极 显著 水 平 。 这 与 由 Nei 氏 的 无 偏 遗 传 距离 所 构 
建 的 NJ 树 得 到 的 结果 是 相符 合 的 。NJ 树 显示 贵州 地 
理 种 群 与 湖南 地 理 种 群 的 遗传 关系 较 远 。 从 微 卫星 
的 分 层 分 子 变异 分 析 可 知 ， 白 颈 长 尾 稚 组 群 内 和 组 
群 间 的 遗传 差异 相差 不 大 ， 都 较 小 ， 且 都 不 显著 ; 
而 白 颈 长 尾 挫 地 理 种 群 内 个 体 之 间 的 遗传 变异 值 
相对 较 大 〈92.84% )， 且 达到 显著 水 平 ， 这 与 线 粒 
体 DNA 检 测 结果 (Jiang et al, 2007) 是 相 一 致 的 。 
然而 , 来 自 于 组 群 间 的 变异 量 与 线粒体 DNA 分 析 所 
得 结果 (Hang et al, 2007) 出 现 分 歧 。 线 粒 体 DNA 
分 析 结 果 显 示 : 来 自 于 组 群 间 的 遗传 变异 量 
(33.7%) 要 明显 大 于 组 群 内 各 地 理 种 群 间 的 变异 
量 (4.42%) (Jiang et al, 2007)， 即 使 两 者 的 结果 都 




























































































































































































不 显著 。 由 于 微 卫 星 和 线粒体 DNA 是 两 种 遗传 模式 

















会 减少 。 但 是 ， 等 位 基因 数量 的 减少 速度 要 比 基 因 
多 样 性 快 。 因 此 ， 对 于 一 个 近期 经 历 过 种 群 瓶 颈 效 

















应 的 种 群 来 说 ， 会 出 现 杂 合 度 过 剩 的 现象 
(Maruyama & Fuerst, 1985) 。 在 本 研究 中 ， 我 们 利 
用 3 个 突变 模型 (CIAM, TPM 和 SMM) 来 检测 4 
个 地 理 种 群 的 瓶颈 效应 。 其 中 ，TPM 是 介 于 IAM 
和 SMM 的 中 间 过 滤 模 型 。 进 行 微 卫 星 数据 处 理 时 ， 
TPM 大 部 分 由 一 步 突变 组 成 ， 其 中 少 部 分 〈5% 一 
1096) 由 多 步 突变 组 成 《Luikart et al, 1998)。 相 比 
于 SMM 和 IAM, TPM 模型 能 够 更 好 地 处 理 大 部 分 
微 卫 星 数据 (Di Rienzo et al, 1994)。 如 果 仅 用 TPM 
模型 来 检测 种 群 的 瓶颈 效应 ， 那 么 在 本 研究 中 ， 只 
有 古田 山地 理 种 群 出 现 极 其 显著 的 杂 合 度 过剩 
(heterozygosity excess) 现象 ， 在 近期 内 经 历 过 瓶 
有 颈 效应 的 有 影响， 而 其 他 3 个 地 理 种 群 没 有 出 现 明 显 
的 瓶颈 效应 。 从 这 个 角度 看 ， 白 有 贷 长 尾 稚 各 地 理 种 
群 近期 所 受 的 瓶颈 效应 并 不 是 非常 强烈 ， 这 也 可 能 
是 其 遗传 多 样 性 高 的 一 个 原因 ， 因 为 一 个 物种 的 踪 
传 多 样 性 的 丰富 程度 受到 种 群 瓶 须 效应 的 影响 
CFrankham et al, 2002). 
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